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专论与综述 

蜜蜂肠道菌群定殖研究进展 

李还原  董志祥  陈奕霏  郭军* 
昆明理工大学生命科学与技术学院 云南省高校饲用抗生素替代技术研究工程中心  云南 昆明  650500 

摘  要：肠道菌群在其宿主健康中发挥着各种各样的重要功能。蜜蜂是高度社会化的昆虫，其肠道

菌群与大多数昆虫明显不同，由兼性厌氧和微好氧的细菌组成，具有高度保守性和专门的核心肠道

微生物群。近年来的研究表明，蜜蜂肠道微生物群在代谢、免疫功能、生长发育以及保护机体免受

病原体侵袭等方面起着重要作用，并已证实肠道微生物在蜜蜂健康和疾病中起着重要作用，肠道微

生物群的破坏对蜜蜂健康会产生不利影响。本文综述了蜜蜂肠道菌群的特征及菌群定殖研究进展，

介绍了蜜蜂的日龄、群体、季节等对蜜蜂肠道菌群定殖的影响，探讨了宿主的功能和新陈代谢对肠

道菌群的影响。 
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Advances in research of colonization of gut microbiota in the honeybee 
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Abstract: The gut microbiota plays various important roles in the health of the host. Bees are highly 
socialized insects. The gut microbiotas of bees are distinctly different from most insects. They are 
composed of facultative anaerobic and micro-aerobic bacteria. They maintain a highly conservative and 
specific core microbiome. Recent studies show that gut microbiota of bees plays vital roles in metabolism, 
immune function, growth and development, and protection from pathogens. Gut microbiota plays an 
important role in bee health and disease. The destruction of gut microbiota will have adverse effects on bee 
health. In this paper, we review the characteristics and advances in research of colonization of microbiota 
in the honeybee. We address the effects of age, colony and season on the gut microbiota of honeybee, and 
the effects of host function and metabolism on the gut microbiota. 
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动物从进化起源开始就接触微生物，从而产

生亲密的微生物-宿主相互作用，不同的微生物群

落定殖于不同的宿主组织中，而胃肠道是肠道菌

群分布最密集和多样化最高的区域[1]。蜜蜂与其他

社会性动物都是通过相互接触来获取和传播肠道

细菌，并在长期的遗传和进化过程中形成了特异
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的、功能专一的菌群。这种社会性接触传播可能

建立稳定的、长期的微生物群，并与宿主产生相

互适应的共生关系[2]。 

蜜蜂(Apis mellifera)作为全球最重要的传粉昆

虫，和其他野生传粉蜂类(如熊蜂)在全球生态系统

服务和人类农业中发挥了关键作用[3]。蜜蜂肠道是

消化、食物加工、营养吸收和供给的主要部位，

也是各种病原菌如微孢子虫(Nosema ceranae)[4]及

大部分的蜜蜂病毒[5]的感染位点。蜜蜂肠道中的有

益菌群对各种压力源的调节作用在一定程度上提

高了蜂群的抵抗力，如肠道益生菌能间接提高寄

主的免疫能力，或者通过种间竞争抑制病原微生

物的发展[6]。了解和研究健康蜂群的肠道细菌的定

殖和演替规律，可为蜜蜂养殖的肠道生理健康标

准提供理论依据，对深入了解蜜蜂肠道微生态系

统平衡调控具有重要意义。本文综述了蜜蜂肠道

菌群的特征及菌群定殖研究进展，对影响蜜蜂肠

道菌群定殖的影响因素进行了介绍，并对宿主的

功能和新陈代谢对肠道菌群的影响进行了探讨。 

1  蜜蜂肠道菌群的特征 

1.1  蜂群肠道核心菌群的组成及分类地位 

蜜蜂肠道菌群具有高度保守性，基于高通量

测序技术对西方蜜蜂肠道菌群多样性的研究揭示

出蜜蜂肠道菌群主要由 8 大类 9 种细菌组成[7-11]。

这 8 大类细菌主要包括 β-变形菌纲的 Snodgrassella 

alvi，γ-变形菌纲的 Gilliamella apicola和 Frischella 

perrara，放线菌门的 Bifidobacterium asteroides，

厚壁菌门的 Firm-4、Firm-5，以及 α-变形菌纲的

Alpha-1、Alpha-2.1 和 Alpha-2.2[7,12-13] (表 1)，这些

细菌已经在全球不同地区的西方蜜蜂(A. mellifera)肠

道中被发现[7-10,18-19]。在东方蜜蜂(A. cerana)[11,20-21]

和熊蜂属(Bombus)的很多种中[11,22]也发现了这些细

菌类群及亲缘关系密切的菌属。蜜蜂主要通过社会

传播获得这些细菌，其中 S. alvi、G. apicola、

Firm-4、Firm-5、B. asteroides 这 5 种在蜜蜂肠道中

比较常见，在熊蜂肠道中也存在这 5 种细菌[23]，这

5 种细菌构成了蜜蜂的核心肠道菌群(95%以上)。 

1.2  蜜蜂肠道菌群对于宿主物种的特异性 

蜜蜂肠道菌群归属于 9 种高度特异的细菌，并

且长期保持稳定，具有社会性的熊蜂和其他蜂种

也具有这些细菌；然而，迄今为止，在独居蜂和

无粉框的蜂类中尚未发现含有这种特殊的微生物

群落 [18-20]。蜜蜂特有的一种拟杆菌属 Apibacter 

adventoris 在蜜蜂属和熊蜂属中均被发现，与蜜蜂

肠道核心菌群相比，它在西方蜜蜂中的丰度一直

很低[9,21-24]，系统进化分析表明它们属于一类特定

蜜蜂肠道细菌。其他细菌谱系似乎受到宿主的限

制，如 Bartonella apis和 F. perrara只在 Apis spp.

中找到；肠道共生菌 Schmidhempelia bombi[25]与  

G. apicola 相关；Bombiscardovia cosgulans[26]主要

在熊蜂属中被发现；另外，在蜜蜂属和熊蜂属中

发现了不同的双歧杆菌属[27]。 

不同的宿主物种可以携带不同的细菌菌株，

相关的宿主往往会携带相关的菌株；这意味着在

漫长的进化时间尺度上存在着多样化和共同适应

性[28]。这种特异性可能因不同的共生菌不能跨越

宿主定殖的屏障作用而得到加强。例如，S. alvi菌

株的移植实验显示，从蜜蜂中分离出的菌株不能

在熊蜂中定殖，反之亦然[29-30]。然而，特殊细菌

与通用性细菌(那些能够在蜜蜂物种以及更广阔的

环境中定居的细菌)对肠道整体微生物群落结构和

功能的贡献尚不清楚。L. kunkeei 的比较基因组学

研究发现，L. kunkeei 在花蜜和蜂房材料中很常

见，但在肠道中很少见，表明它经常在宿主物种之

间移动，并且没有显示出共生多样性的证据[31]。 

在蜜蜂肠道以外的环境中一直没有发现专属

的核心肠道细菌。这种限制可能是强制的，部分

原因是由于这些细菌在大气中的高氧浓度中不能

繁殖。核心肠道细菌物种主要是兼性厌氧菌或微

型嗜热菌组成，因此在很大程度上取决于宿主间

的相互作用。这种相互作用类似于哺乳动物肠道

微生物群传播的途径，反映在蜜蜂的整个生命期

内肠道微生物群的发展模式。 
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1.3  蜜蜂肠道菌群的定殖规律及影响因素  

肠道菌群的定殖是一个渐进的过程，蜜蜂出

房时肠道菌群很少[10]，随着日龄的增长，通过交

哺、采食等方式与外界的细菌接触机会增加，为

各种细菌在肠道内定殖提供了有利条件，并逐步

形成稳定的微生态平衡系统。而当肠道中正常的

微生物群落受到宿主及外界环境的影响后，有害

细菌可能趁虚而入，打破原有的微生物之间的动

态平衡关系，从而导致肠道菌群失调而引起宿主

患病。 

1.3.1  蜜蜂肠道菌群定殖与年龄、群体和季节变化

的关系 

(1) 蜜蜂日龄对肠道菌群定殖的影响。在幼虫

到蛹和成年蜜蜂的变态发育过程中，由于肠内脏

会出现脱落，新出房的成年蜜蜂很少或没有肠道

细菌，随着新出房工蜂与箱内环境的接触及工蜂

的哺育，肠道菌群开始正常的定殖 [12,29]。基于

qPCR (Real-time quantitative PCR detecting system)
方法对西方蜜蜂肠道菌群的定殖过程的研究表

明，幼虫和刚出房的工蜂几乎不包含细菌，从 

4−6 日龄开始，蜜蜂肠道中特定细菌群落开始大量

增加，且 6 日龄以后西方蜜蜂中肠道菌群保持

稳定 [10]。而对本土中华蜜蜂(A. c. cerana，简称中

蜂)的研究表明，1 日龄的中蜂肠道中细菌很少，

其 中 乳 酸 菌 的 数 量 相 对 较 多 ， Gilliamella、

Bifidobacterium 和 Snodgrassella 的操作分类单元

(Operational taxonomic units，OTU)出现的次数分别

为 174、85 和 35 次(占 OTU 总数的百分比分别为

0.75%、0.37%和 0.15%)，由于其含量较低，因此

qPCR 方法较难检测到[32]，这也证实成年蜂中常见

的共生菌在 1 日龄幼蜂中的确存在，蜜蜂体内的优

势菌群是从 1 日龄开始不断积累增加的过程。新出

房工蜂(Newly emerged bees，NEB)前 3 日龄的主要

任务就是反复清理巢房等简单的箱内活动[33]，在

出房 3 日后通常出现一次行为的转变，即从清理巢

房转变到哺育幼蜂的工作中[33-34]；工蜂 3 日龄时，

微生物群落中含有大于 107 个细菌，这些细菌大多

数属于蜜蜂肠道的特征种类，并且回肠和直肠开

始显示“正常”的群落组成。Anderson 等[34]的报道

表明西方蜜蜂第 7 日龄工蜂的细菌类型与成年工蜂

几近一致。第 8 日，这些微生物群落稳定在大约

109 个细菌。肠道菌群一旦建立起来，当工蜂在不

同的行为阶段过渡时，肠道微生物群落基本稳    

定[35]。而对中蜂(A. c. cerana)研究发现，肠道菌群

受宿主日龄的影响并处于动态变化之中[36]，且在

我国兰州熊蜂的研究中也存在相似的变化趋势[11]。

另外，Ahn 等[21]对韩国的东方蜜蜂(A. c. indica)不

同发育阶段的肠道菌群的多样性研究也证实了蜜

蜂肠道菌群也是有少数几个特定细菌种群占主要

地位。 

蜜蜂肠道菌群在出巢采集前已经稳定定殖，

这意味着工蜂可在蜂箱环境中通过巢房或巢房中

的组分(如蜂蜡)传播细菌。实验也证实，当蜜蜂直

接接触到年长的蜜蜂或被喂食用后肠浸渍过的糖

水时，最典型的肠道微生物群落定殖发生的可能

性最高[12]。研究还发现，蜜蜂的交哺行为不是肠

道细菌传播的主要途径，这与前肠含有少量细菌

的研究结果相一致[10,13]。尽管蜜蜂可通过接触活

蜂获得常见的微生物，但蜜蜂还能通过粪口途径

传播肠道细菌，特别是 S. alvi、G. apicola 和 F. 

perrara 等细菌可能通过这一途径来获取[12,34]，而

蜂群中贮存的花粉(蜂粮)在传播醋杆菌科的细菌中

发挥了重要的作用[37]。 

(2) 蜜蜂群体对肠道菌群定殖的影响。通过测

序分析得知，成年蜂王与工蜂的肠道微生物群落

存在显着差异，蜂王肠道微生物群落的大小和组

成与工蜂各不相同。蜂王肠道微生物群落在生命

早期以肠道细菌为主，但成熟期主要由 α-变形杆

菌(Alphaproteobacteria)组成；此外，蜂王肠道菌

群并未表现出工蜂肠道菌群稳定的趋势[38]，往往

缺乏某些特殊种类的细菌。肠道菌群组成的差异

可能是由于蜂王独特的生理和饮食结构所致，如

蜂王主要以工蜂分泌的高营养的蜂王浆为主。工

蜂 的 肠 道 菌 群 ， 主 要 由 3 个 门 的 细 菌 组 成
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(Firmicutes、Proteobacteria 和 Actinobacteria)，它

们在蜜蜂的肠道中具有转录活性[39]。成年工蜂的

核心微生物群的特征是由少量的细菌分支组成，

一些属于新命名的新属或种[7,14-15]。这些核心分支

被 称 为 Firm-4 、 Firm-5 、 Bifido 、 Alpha-2.1 、

Alpha-2.2 、 Alpha-1 、 Beta 、 Gamma-1 和

Gamma-2[7]。熊蜂中 Snodgrassella属(S. alvi)细菌含

量最高，而 S. alvi已被证实在熊蜂上具有提高宿主

蜂对寄生的短膜虫(Crithidia bombi)的抵抗作用[6]。 

(3) 季节变化对肠道菌群定殖的影响。国外一

些研究者也对蜜蜂肠道菌群的季节性变化做了一

定的探讨，Hroncova 等[40]分析了西方蜜蜂的肠道

菌群后发现在特定的时间点，这些肠道菌群可能

受到季节性节律的影响，不同年份的观察结果也

发现具有较高的变异；在秋季和春季期间，蜜蜂

之间的整个肠道内的微生物群落会出现微小差

异。偶尔，在成年工蜂个体中，肠道微生物群落

的正常组成也可能存在很大偏差。关于季节性趋

势，对工蜂中肠的研究发现，微生物群落在 6 个月

内发生了变化[41]。另一项研究在油菜花期通过对 

3 个蜂种A. m. carnica、Osmia bicornis和B. terrestris

进行连续 3 年的观察发现，它们的肠道菌群在不同

年份间差异显著[42]。Ludvigsen[43]的研究表明，共

生菌 G. apicola的数量随着季节的变化而变化，其

出现的频数在一年内持续的下降，并在十月份的

蜜蜂样品中数量最低，而 S. alvi在这个月份数量开

始上升。在一些年份，肠道菌群在单群蜂和不同

群蜜蜂个体上具有较大的变异。而东方蜜蜂的相

关研究则发现这两种细菌在不同季节间保持稳

定，差异并不显著[32]。最近的一项研究也发现采

集蜂肠道内共生菌 Firm-5 从春季到秋季大约下降

了 25%[13]，但我们对东方蜜蜂肠道内乳酸菌的检

测发现，乳酸菌的含量从春季到秋季处于一个上

升的趋势[32]。这种研究结果的差异，很可能是所

采用的测序方法的不同引起的，也可能是受蜂

种、地理区域等多因素综合影响所致。 

1.3.2  蜜蜂不同肠道部位菌群定殖规律 

昆虫为适应各种特殊生态位和取食习惯，经

过长期协同进化逐渐演化为特定肠道部位定居特

定肠道微生物的现象[44]。蜜囊是肠道内的一种肌

肉质的可膨胀器官，以适应采集蜂采集花蜜[45-46]。

虽然蜜囊含有营养丰富的花蜜并可作为微生物的

能量来源，qPCR 及 FISH (Fluorescence in situ 

hybridization)染色结果表明蜜囊内几乎不包含有细

菌[10]，但其他学者从蜜囊中分离出 13 种乳酸菌[47]

和部分双歧杆菌[48]菌株，这些细菌也可能是来自

花蜜而非蜜蜂体内共生的菌群。蜜囊这种频繁的

填充和排空采集的花蜜到蜂箱中可扰乱微生物群

落结构并阻止其他细菌定殖[10]。 

中肠是蜜蜂消化道中最大的器官。中肠中 3 种

主要共生菌(即 Beta、Firm-5 和 Gamma-1，简称

BFG)只占 BFG 微生物总数的 1%−4%[10]。由于中

肠上皮细胞可产生围食膜，围食膜是一种松散的

薄膜可以辅助消化，保护上皮细胞以防粗糙的食

物粒子[49-50]。中肠上皮细胞可连续生产这种膜状

物并在食物通过时脱落，这样可以阻止微生物附

着[49]。因此，消化酶和围食膜的存在可以解释中

肠中肠道菌比较贫瘠的原因。FISH 显微检测结果

表明大多数中肠细菌都处于较后的位置，靠近幽

门部，表明中肠的部分微生物可能在解剖切割中

肠时从回肠转入到中肠后部[10]。 

蜜蜂肠道后肠内部有稳定的角质层，后肠分

为两个不同的部分，回肠和直肠，每个部分都由

不同的微生物群落组成。蜜蜂后肠是由一些简单

而高度特异的细菌群落组成[7,51]，它主要包括 5 个

核心成员，普遍存在于世界各地的工蜂肠道中[10]。

回肠是一种具有 6 个纵向折叠的细管，主要由革兰

氏阴性细菌控制。这个细菌群落在幽门及中肠、回

肠和马氏管的交界处也有发现。回肠中 Beta 种系

型的细菌一层层地粘附在临近的宿主肠道组织

上，Gamma-1 种系型的细菌厚厚地分布在临近

Beta 细菌和回肠壁附近。中肠中 S. alvi、Firm-5 和

G. apicola 这 3 种细菌在整个肠道中占总数的
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1%−4%，尽管中肠比回肠大，但回肠中这 3 种细

菌数量几乎比中肠大两倍。与中肠相比，回肠折

叠的内膜具有丰富的附着点，使其有机会接触一

些消化而未被吸收的营养物质。回肠的细菌群落

相对于肠道壁来说表现为分层次的生物膜[10]，邻近

宿 主 组 织部位 具 有 Beta 种 系 型 生物 膜 结 构 ，

Gamma-1 种系型分布在邻近 Beta 和回肠壁的厚垫

上，此外，Firm-5 种系型沿着回肠壁周围的小囊中

分布 [10]。Beta 种系型的附着可能有利于随后的

细菌种系型定殖，如易于 Gamma-1 的定殖和附

着 [10]。此外，其产生的生物薄膜可能产生微梯度

(Microgradients) (如营养、氧气和 pH)，这些可能

提供分散的生态位以利于各种底物的利用，类似

于白蚁的腹部菌群[52]。 

研究表明 Firm-5 菌群在蜜囊和直肠内占优

势 ，G i l l i am e l l a 为 中 肠 内 的 优 势 菌 群 ， 而

Snodgrassella 为回肠中的优势菌群[10]；在幽门部

位，F. perrara 含量最为丰富(图 1[53])。此外，

Lactobacillus 和 Bifidobacterium 类群也主要栖息在

直肠中[10,34]。乳酸杆菌属物种也可以在回肠腔内

发现，但在直肠中含量最丰富。直肠的内容物(主

要是空的花粉外壁)可为细菌提供营养来源，因此

其中栖息着大部分稳定的微生物，占每只蜜蜂总

的 BFG 16S rRNA 基因总数的 87%−94%[10]。这   

3 种主要共生菌 S. alvi、Firm-5 和G. apicola在直肠

中 的 数 量 占 其 在 每 只 蜜 蜂 肠 道 中 总 数 的

87%−94%[10]，但这一研究主要基于 qPCR 的绝对

定量研究的结果，并未采用最新的二代测序技术

来研究，因此可能并未全面反映出蜜蜂肠道在空

间上的定殖特征及规律。总的来说，直肠包含了

大多数 BFG 种系型的 16S rRNA 基因拷贝，并且还

含有一些额外的细菌细胞，这些细菌只与通用真

细菌探针杂交而不与特定的 BFG 探针杂交。这些

非 BFG 细菌细胞大部分代表了除去特定特征微生 
 

 
 

图 1  蜜蜂肠道菌群的主要成分及在蜜蜂肠道的定位[53] 
Figure 1  Composition and spatial organization of bacterial communities in the honey bee gut[53] 
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物 后 的 剩 余 的 种 系 型 ( 如 Alpha-1 、 Alpha-2.1 、

Alpha-2.2、Bifido、Firm-4 和 Gamma-2)[10]。其他

非核心成员可以被归类为专门的蜜蜂肠道菌群，

它们存在于几乎所有的蜂巢中，但不是每一个个

体(如 F. perrara)[54]或是在蜂巢或花的环境中发现

的细菌，偶尔也会在蜂巢中繁殖。到目前为止，

能够使肠道菌群定殖的分子机制尚未阐明，但对

于生物膜形成的几种肠道菌群基因已经有了普遍

的认识。 

1.4  蜜蜂肠道菌群变化的影响因素 

对蜜蜂来说，肠道上皮细胞的免疫应答性并

不仅限于蜂巢内不同蜜蜂种类所带来的差异，这

可能也是由于营养物质摄入或其他压力所产生，

偶尔个别成年工蜂的肠道菌群组成有很大的偏

差。这种转变通常涉及更大量的机会性环境细

菌 ， 包 括 肠 杆 菌 科 成 员 ( 例 如 ， Klebsiella、

Pantoea、Enterobacter、Serratia 和 Hafnia)和其他

Gammaprotoebacteria[38]，这些转变可能反应了菌

群的混乱或疾病：在某些方面，它们类似于机会

性变形杆菌对人类肠道的侵袭，这种现象是克罗

恩病等多种疾病的特征[55]，而熊蜂似乎比蜜蜂更

容易出现这种转变。在对美国新泽西州的 3 种本土

熊蜂的肠道群落组成的研究中，所有的物种都携

带有 S. alvi、G. apicola、Firm-4 和 Firm-5[56]。然

而，一些个别蜜蜂包含混乱的微生物群落，具有

不稳定的微生物群组成，其特征在于蜜蜂特异性

细菌种类少以及高含量的乙酸杆菌科和肠杆菌科

环境成员。这些微生物群落在所有 3 种宿主物种中

均有发现，但它们变化多样，并且与真核肠道寄

生虫的存在呈正相关[25,57]。同样，对中国的 28 种

熊蜂物种的 16S rRNA 基因调查中，肠道微生物群

落分为两种不同的组成类型，不同物种以不同频

率分布。第一种类型是正常的蜂特异性微生物群

落，以 S. alvi、G. apicola、Firm-4 和 Firm-5 为代

表；另一种是多种肠杆菌科和其他变形菌以及环

境乳酸菌占优势。 

微生物群落被破坏可能的原因是抗生素的使

用，分析美国蜜蜂的特征性肠道微生物群，发现

四环素抗性基因频繁出现，这可能是使用抗生素

治疗对蜜蜂肠道微生物造成的强选择性，也类似

于在人类肠道菌群中起作用的抗生素的选择[58]。

研究蜜蜂核心肠道菌群(G. apicola和 S. alvi)两个丰

富 的 菌 株 的 系 统 发 育 关 联 性 、 基 因 组 含 量

[(G+C)mol% 含 量 、 基 因 组 大 小 、 基 因 数 量 和

CRISPR (Clustered regularly interspaced short 
palindromic repeats)]和抗生素抗性基因(Antibiotic 

resistance genes，ARG)，结果表明蜜蜂肠道共生亚

群可以抵抗长期抗生素治疗，并通过水平基因转移

获取地理上不同的抗生素抗性基因来维持功能[59]。

在美国，土霉素经常被用于预防和治疗美洲幼虫

腐臭病(幼虫芽孢杆菌的感染)[60-63]，由于这一点，

在蜜蜂肠道中已经鉴定出几种不同的四环素抗性

(TCr)基因[64]。相反，不使用土霉素养蜂的国家检

测到较少的 TCr 基因，也不太丰富[64]。 

2  宿主的功能和新陈代谢对肠道菌群的影响 

2.1  对蜜蜂健康的影响 

蜜蜂的肠道细菌具有中和饮食毒素、合成营

养物质和消化食物的作用。蜜蜂在全球不同地区

的贸易无疑导致了传染病的增加，蜜蜂和野生传

粉者之间可能会有疾病传播[65]。花粉是蜜蜂食谱

中最重要的一份子，体外分解有助于消化花粉，

因为蜜蜂和大多数动物本身不能产生果胶酶。在

最近的基因组研究的基础上揭示了蜜蜂肠道微生

物群落中的代谢活性和细菌间相互作用，研究也

发现蜜蜂存在与果蝇类似的免疫系统的信号传导

途径和免疫效应特点，但是现在对于这方面的研

究仍有不足。 

蜜蜂和熊蜂肠道微生物群是相似的，Beta、

Gamma-1、Firm-4、Lacto-2、Firm-5 和 Lacto-1[7,9,66]

基 本 存 在 ， 但 也 检 测 到 Alphaproteobacteria、

Betaproteobacteria 和 Gammaproteobacteria 的成

员 [10,57]，在某些熊蜂物种之间，肠道微生物组成

和物种丰富度显著不同，并且肠道微生物组成在
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不同的位置上是一致的，这种地理一致性与内共

生菌特异性结合可能揭示出强烈的功能依赖性。

对熊蜂肠道微生物群的大规模培养，揭示了一种

能够抑制病原体的细菌物种多样性，此外，在熊

蜂肠道中首次报道了几种乳酸菌例如 Weissella 

bombi、Fructobacillus tropeaoli、Convivina intestini

和 Leuconostoc spp.[67]。 

蜜蜂和熊蜂对新烟碱的敏感性由 CYP9Q 亚家

族的细胞色素 P450 决定的，实验证明不是由于对

受体的亲和力的差异，而是在于 P450 的异源代谢[68]。

蜜蜂传粉者具有生物化学防御系统，这些系统决

定了它们对杀虫剂的敏感性，这些知识可以用来

保护蜜蜂的健康。 

2.2  蜜蜂肠道菌群在新陈代谢中的作用 

通过宏基因组学和转录组学能够充分了解分

析蜜蜂肠道菌群的潜在功能特性，并对微生物群

落中核心菌群进行相关分析，发现均在代谢过程

扮演着重要的角色。大多数蜜蜂肠道细菌拥有相

对较小的基因组，它们失去了某些核心代谢功

能，但编码了生物膜形成和细胞间相互作用的通

路[29,44,69]。G. apicola和S. alvi都有相对较小的基因

组，这与它们是特殊的肠道共生体相一致，S. alvi

失去了将碳水化合物转化为能源的能力，因为糖

酵解、磷酸戊糖途径和需要将糖转化为丙酮酸的

Entner-Doudoroff 通路都缺乏关键的酶。但是S. alvi

具有吸收羧酸盐的转运蛋白，转运蛋白直接用于

三羧酸(Tricarboxylic acid，TCA)循环或在有乳酸

的情况下，可以通过乳酸脱氢酶转化为丙酮酸[31]。

这些代谢差异也暗示了 S. alvi和发酵菌株对不同资

源的利用，因为该菌所使用的一些底物(乳酸、醋酸

盐 和 甲 酸 盐 ) 是 通 过 碳 水 化 合 物 发 酵 后 得 到 。

Parasaccharibacter apium是一种具有特殊生态位的

细菌，虽然不能通过糖和醇氧化生成乙酸，但是

却能够适应蜂王浆的条件并可在蜂后肠道内脏中

定殖。 

蜜蜂收集的食物富含碳水化合物，然而食物

中或者花粉分解产生的某些碳水化合物对蜜蜂来

说是有毒的。蜜蜂肠道中最主要的发酵菌是革兰

氏阴性菌 G. apicola 和革兰氏阳性乳酸杆菌种系

Firm-4 和 Firm-5[53]。所有的 G. apicola菌株均具有

较高的 16S rRNA 基因相似性，但它们与相关的碳

水化合物代谢存在广泛的差异。比如一些菌株可

以利用甘露糖、阿拉伯糖、木糖或鼠李糖(单糖对

蜜蜂有毒性作用)作为它们唯一的碳来源。考虑到

它们同时利用葡萄糖、果糖和甘露糖的能力，以

及许多菌株分解其他潜在毒性碳水化合物的能

力，G. apicola 细菌可能在改善饮食耐受性和保持

蜜蜂宿主的健康方面具有关键作用 [70]。最近对

Firm-4 和 Firm-5 基因组的测序揭示了许多涉及摄取

糖的磷酸转移酶系统，尤其是乳酸菌 Firm-5，蜜蜂

相关的双歧杆菌和乳酸杆菌菌株均具有大量功能

未知的假定的细胞表面蛋白，其可能参与植物化

合物的粘附或降解[31,71]。 

3  小结与展望 

蜜蜂授粉对于全球生态环境极具重要性。蜜

蜂种群的衰退已经引起了人们对影响其健康的潜

在因子的关注。研究表明，蜜蜂肠道中的细菌有

助于防御入侵的病原体，而这些防御方式目前还

不清楚。蜜蜂肠道菌群的特殊性和稳定性的研究

是研究病原菌感染蜜蜂的基础[70]，目前已经明确

日龄[10]、群体[39]和季节[42-43]会对蜜蜂肠道菌群产

生影响，但在影响机制方面研究还不足。本土中

蜂的肠道菌群受宿主日龄的影响较大，与西方蜜

蜂定殖规律不同，而且我国兰州熊蜂定殖规律与

中蜂相似[37]。因此开展东、西方蜜蜂肠道菌群的

时空定殖规律的对比研究十分必要，可为进一步

揭示东、西方蜜蜂肠道菌群定殖的共性及差异提

供理论基础。另外，蜜蜂肠道菌群的研究结论主

要基于西方蜜蜂，而对我国本土其他蜜蜂属、熊

蜂属的相关研究还不够深入。研究表明肠道菌群

具有宿主特异性，但这种特异性是如何维持的[52]，

还需要进一步探究。 

蜜蜂肠道作为一个新兴的研究肠道细菌的模



李还原等: 蜜蜂肠道菌群定殖研究进展 3099 

 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

型，具有既实用又适合研究共生理论的优势。与人

类相比，昆虫的共生菌数量较少，但它们对宿主更

重要。本文总结了蜜蜂肠道菌群的种类、定殖规律，

并对蜜蜂肠道菌群的影响因素进行了简要介绍。研

究蜜蜂肠道菌群的定殖规律，有助于我们了解细菌

是如何传递和传播的，同时也为研究肠道细菌的多

样化及与宿主的适应进化奠定基础。随着基因组

学、转录组学及宏转录组学的进一步发展，为我们

更好地研究蜜蜂肠道菌群精细定殖规律提供了技

术支持，对深入研究病原菌入侵及与肠道菌群的互

作机理及肠道菌群的功能特性奠定了基础。 
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